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A. maderensis       
Pop. 2   17.78  0.06 (0.14)  0.09 (0.20)  
Pop. 5   24.44  0.07 (0.14)  0.11 (0.20) 
Pop. 6   27.78  0.06 (0.11)  0.12 (0.19) 
Mean  22.33  0.06  0.11 
A. pungens lineage I       
Pop. 1   43.47  0.14 (0.19)  0.21 (0.28)  
Pop. 2   50.43  0.18 (0.26)  0.20 (0.29) 
Mean  46.95  0.16  0.20 
A. pungens lineage II       
Pop. 3   51.51  0.18 (0.20)  0.27 (0.29)  
Pop. 4   35.61  0.11 (0.17)  0.17 (0.25) 
Pop. 5   43.18  0.13 (0.18)  0.21(0.26) 
Mean  43.43  0.14  0.22 
A. pungens lineage III       
Pop. 6   50.00  0.18 (0.20)  0.26 (0.29)  
Pop. 7   54.24  0.19 (0.20)  0.28 (0.29) 
Mean  52.12  0.19  0.27 
A. pungens lineage IV       
Pop. 8   26.67  0.09 (0.17)  0.14 (0.25)  
Pop. 9   38.52  0.14 (0.19)  0.20 (0.28) 
Pop. 10   23.70  0.09 (0.17)  0.13 (0.24) 
Pop. 11   20.00  0.07 (0.16)  0.11 (0.23)  
Pop. 12   34.07  0.11 (0.18)  0.17 (0.25) 
Pop. 13   25.18  0.09 (0.18)  0.14 (0.25) 
Mean  28.02  0.10  0.15 
A. pungens lineage VI       
Pop. 15   50.00  0.16 (0.19)  0.25 (0.27)  
 24
 Pop. 16   29.27  0.11 (0.18)  0.16 (0.26) 
Pop. 17   39.02  0.13 (0.18)  0.19 (0.26) 
Pop. 18   28.66  0.10 (0.18)  0.15 (0.26)  
Pop. 19   42.07  0.15 (0.19)  0.22 (0.28) 
Pop. 20   42.68  0.15 (0.19)  0.22 (0.28) 
Pop. 21   35.37  0.13 (0.19)  0.19 (0.27)  
Pop. 22   35.98  0.13 (0.19)  0.20 (0.28) 
Pop. 23   31.71  0.11 (0.17)  0.16 (0.25) 
Mean  37.20  0.13  0.19 
1 
2 
3 
4 
5 
 
P − percentage of polymorphic loci; Hs−  Nei’s gene diversity (1973) at the population 
level; Sh − allele similarity, Shannon index (1948). Population sample sizes were 
standardized to six individuals. Standard deviation is reported in brackets. The lineage 
of A. pungens with the lowest diversity level is highlighted 
 25
 1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
 
FIGURE CAPTIONS 
Fig. 1 Location of sampled sites of Armeria maderensis for the AFLP study, numbered 
as in Table 1 
 
Fig. 2 AFLP structure of Armeria maderensis estimated with Bayesian clustering using 
STRUCTURE. a Assignment of 31 individuals into K groups. Every individual is 
represented by a vertical bar divided in stripes of different colour corresponding to the 
estimated assignment probabilities to each group. Sampled sites are numbered as in 
Table 1. Ten replicates at each K produced nearly identical assignment patterns; the 
highest probability runs at each K are represented here. b Log probability of the data 
as a function of K averaged over 10 STRUCTURE runs from K=1 to K=8. 
 
Fig. 3 Principal coordinates analysis (PCoA) representing Dice similarities between AFLP 
phenotypes of Armeria madarensis. Plot of 31 phenotypes each corresponding to a 
single individual against the first and second principal axes is shown, with a minimum 
spanning tree (MST) superimposed. The percentage of variance accounted for by each 
axis is indicated. 
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